FIGURE 1 



Fucosvltransferase nucleotide sequence from strain 1 182 FutB (SEQ ID NO:H 

atgttccaacccctattagacgcttatatagaaagcgcttccattgaaaaaattacctctaaatctcccccccccctaaaaatcgctg 

tggcgaattggtggggagatgaagaggttgaagaatttaaaaagaacattctttattttattctcagtcagcattacacaatcaccct 

ccaccaaaaccccaacgaaccctccgatctcgtctttggcagtcctattggatcagccagaaaaatcttatcctatcaaaacgcaa 

aaagagtgttttacaccggtgaaaacgaatcgcctaatttcaacctctttgattacgccataggctttgatgaattggattttagagat 

cgttatttaagaatgcctttatattatgatagactacaccataaagccgagagcgtgaatgacaccacttcgccttacaaactcaaac 

ctgacagcctttatgctttaaaaaaaccctcccatcattttaaagaaaaccaccccaatttatgcgcagtagtgaacaatgagagcg 

atcctttgaaaagagggtttgcgagttttgtagcgagcaaccctaacgctcctaaaaggaatgctttctatgacgttttaaattctata 

gagccagttattgggggagggagcgtgaaaaacactttaggctataacattaaaaacaagagcgagtttttaagccaatacaaat 

tcaatctgtgttttgaaaactcacaaggctatggctatgtaactgaaaaaatcattgacgcttactttagccataccattcctatttattg 

gggg a g tccta gcgtggcacaagattttaaccctaagagttttgtgaatgtttgtgattttaaagattttgatgaagcgattgatcatgt 

gcgatacttgcacacgcacccaaacgcttatttagacatgctttatgaaaaccctttaaacacccttgatgggaaagcttacttttac 

caaaatttgagttttaaaaaaatcctagatttttttaaaacgattttagaaaacgacacgatttatcacgataacccttttattttttatcgt 

gatttgaatgagccgttaatatctattgatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaatta 

tgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgattt 

gagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgagcggctcttaca 

aaacgcctcgcctttattagaactctctcaaaacaccacttttaaaatctatcgcaaagcttatcaaaaatccttacctttgttgcgtgc 

ggcgagaaagttgattaaaaaattgggtttgtaa 



Protein sequence from strain 1 182 FutB (SEP ID NO^) 
mfqplldayiesasiekitsksppplkiavanvw^ 

qnakrvfytgenespnfiilfdyaigfdeldfrdiylrmplyydrlhhkaesvndttspyklkpdsl^ 
cavvrniesdplkxgfasfvasnpnapkmafydvlnsiepvigggsvto^ 
kiidayfshtipiywgspsvaqdfiipksfvnvcdfkdfdeaidhviylhthpnayldmlyenplntldgk 
ldfflctilendtiyhdnpfifyrdlneplisidddliroyddl^ 

lrvnyddlrvnyddli^nyddlrvnyerllqnaspllelsqnttfkiyrkayqkslpllraarklikkl^ 

V 



FIGURE 2 
Fucosyltransferase from strain 1111 FutA 
Nucleotide coding sequence (SEP ID NO:3) 

atgttccaacccctattagatgcctttatagaaagcgctccattgaaaaaatggcctctaaatctcccccccctaaaaatcgctgtgg 

cgaattggtggggagatgaagaaattaaaaaatttaaaaagagcgttctttattttatcctaagccagcattacacaatcactttaca 

ccgaaaccctgataaacctgcggacatcgtctttggtaacccccttggatcagccagaaaaatcttatcctatcaaaacgcaaaaa 

gggtgttttacaccggtgaaaatgaagtccctaacttcaacctctttgattacgccataggctttgatgaattggactttagagatcgt 

tatttgagaatgcctttgtattatgcctatttgcattataaagccgagcttgttaatgacaccacttcgccttataaactccaacctgaca 

gcctttatgctttaaaaaaaccctcccatcattttaaagaaaaccaccccaatttgtgcgcagtagtgaataatgagagtgatcctttg 

aaaagagggtttgcgagctttgtcgcaagcaaccctaacgctcctagaaggaacgctttttatgaggctttaaacgctattgagcc 

agttgctgggggagggagcgtgaaaaacactttaggctataatgtcaaaaacaagagcgagtttttaagccaatacaaattcaat 

ctgtgttttgaaaacactcaaggctatggctatgtaactgaaaagatcattgacgcttatttcagccataccattcctatttattggggg 

agtcccagcgtggcgaaagattttaaccctaagagttttgtgaatgtccatgatttcaacaactttgatgaagcgattgactatatca 

gatacttgcacacgcacccaaacgcttatttagacatgcactatgaaaaccctttaaacactattgatgggaaagcttacttttacca 

aaatttgagttttaaaaaaatcctagatttttttaaaacgattttagaaaacgacacgatctatcacgataaccctttcattttctatcgtg 

atttgaatgagccttcagtatctattgatggtttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgat 

gatttgagggttaattatgagcgccttttacaaaacgcctcgcctttattagaactctctcaa^aacaccacttttaaaatctatcgcaaa 

gcttatcaaaaatccttgcctttgttgcgtgccataaggagatgggttaaaaagtaa 



Protein sequence (SEP ID NO:4) 

mfqplldafiesaplkkwplnlpplkiavanww^ 

qnakrvfytgenevpnfhlfdyaigfdeldfrdrylrmplyyaylhykaelvndtt 

Icavvimesdplkrgfasfvasnpnaprmafyealnai 

ekiidayfshtipiywgspsvakdfhpksfvnvhdfhnfa^ 

kildflktilendtiyhdnpfifyrdlnepsvsidgl™ 

yqkslpllrairrwvkk* 



FIGURE 3 



Strain 1218 FutB nucleotide sequence (SEP ID NO:5) 



atgttccaacccctattagacgcttatatagaaagcgcttccattgaaaaaattacctctaaatctcccccccccctaaaaatcgctg 

tggcgaattggtggggagatgaagaggttgaagaatttaaaaagaacattctttattttattctcagtcagcattacacaatcaccct 

ccaccaaaaccccaacgaaccctccgatctcgtctttggcagtcctattggatcagccagaaaaatcttatcctatcaaaacgcaa 

aaagagtgttttacaccggtgaaaacgaatcgcctaatttcaacctctttgattacgccataggctttgatgaattggattttagagat 

cgttatttaagaatgcctttatattatgatagactacaccataaagccgagagcgtgaatgacaccacttcgccttacaaactcaaac 

ctgacagcctttatgctttaaaaaaaccctcccatcattttaaagaaaaccaccccaatttatgcgcagtagtgaacaatgagagcg 

atcctttgaaaagagggtttgcgagttttgtagcgagcaaccctaacgctcctaaaaggaatgctttctatgacgctttaaattctata 

gagccagttattgggggagggagcgtgaaaaacactttaggctataacattaaaaacaagagcgagtttttaagccaatacaaat 

tcaatctgtgttttgaaaactcacaaggctatggctatgtaactgaaaaaatcattgacgcttactttagccataccattcctatttattg 

ggggagtcctagcgtggcacaagattttaaccctaagagttttgtgaatgtttgtgattttaaagattttgatgaagcgattgatcatgt 

gcgatacttgcacacgcacccaaacgcttatttagacatgctttatgaaaaccctttaaacacccttgatgggaaagcttacttttac 

caaaatttgagttttaaaaaaatcctagatttttttaaaacgatcttagaaaacgacacgatttatcacgataacccttttattttttatcgt 

gatttgaatgagccgttaatatctattgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatga 

tgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttga 

gggttaattatgatgatttgagggttaattgtgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgagcggctcttacaaa 

acgcctcgcctttattagaactctctcaaaacaccacttttaaaatctatcgcaaagcttatcaaaaatccttacctttgttgcgtgcgg 

cgagaaagttgattaaaaaattgggtttgtaa 



Predicted protein strain 1218 FutB (SEP ID NO;6) 

mfqplldayiesasiekitsksppplkiavanwwgdeeveefkknilyfilsqhytitlhqnpnepsdW 

qnakrvfytgenespnfhlfdyaigfdeldfrdiyta 

ca\rvrnnesdplkrgfasfvasnpnapkmafy<te 

kiidayfshtipiywgspsvaqdfhpksfvnvcdfkdfdeaidhviylhthpnayldmlyen^ 
ldfifktilendtiyhdnpfifyrdlneplisiddlrvnydd 

vnyddli^ncddh^yddli^nyerllqnaspllelsqnttfkiyrkayqkslpllraarklikklgl* 



FIGURE 4 



Fucosvltransferase strain 19C2 FutB nucleotide sequence (SEP ID NP:7^ 

atgttccaacccctattagacgcttatatagacagcacccgtttagatgaaaccgattataagcccccattaaatatagccctagcg 

aattggtggcctttggataaaagagaaagcaaagggtttagaaaaaaatttatcttacatttcattttaagtcagcattacacaatcgc 

tctccaccgaaaccctgataaacctgcggacatcgtttttggtaacccccttggatcagccagaaaaatcctatcctatcaaaacg 

ctaaaagggtgttttacaccggtgaaaacgaagtccctaatttcaacctctttgattacgccataggctttgatgaattggactttaga 

gatcgttatttgagaatgcctttatattatgatagactacaccataaagccgagagcgtgaatgacaccaccgcaccttacaagatt 

aaatctgacagcctttatgctttaaaaaagccctcccatcattttaaagaaaaccacccacatttatgcgcgctaatcaataatgaga 

tcgatcctttgaaaagagggtttgcgagctttgtcgcaagcaaccctaacgcccctataaggaacgctttctatgaggctttaaattc 

tattgagccagttactgggggagggagcgtgagaaacactttaggctataacgtcaaaaacaaaaacgaatttttgagccaatac 

aagttcaatctgtgctttgaaaacactcaaggctatggctatgttactgaaaaaatcattgacgcttacttcagccacaccattcctat 

ttattgggggggagtccctagcgtggcgaaagattttaacccc 



Strain 19C2 FutB protein sequence (SEP ID NP:8) 
mfqplldayidstrldetdykpplnialanww 

qnakrvfytgenevpnfhlfdyaigfdeldfrdrylrmplyydrlhhkaesvndttapykiks 

IcalirmeidplkxgfasfVasnpnapimafyealnsiepvtgggsvmtlgynvkiito 

iidayfshtipiywggvpsvakdfhp 



FIGURE 5 



Strain 915 FutA fucosvltransferase nucleotide codine sequence (SEP ID NO:9) 

atggcctctaaatctccccccctaaaaatcgctgtggcgaattggtggggagatgaagaaattaaaaaatttaaaaagagcgttct 
ttattttatcctaagccagcattacacaatcactttacaccgaaaccctgataaacctgcggacatcgtctttggtaacccccttggat 
cagccagaaaaatcttatcctatcaaaacgcaaaaagggtgttttacaccggtgaaaatgaagtccctaacttcaacctctttgatta 
cgccataggcttt 



Protein sequence from Strain 915 FutA (SEP ID NO:10) 

maskspplkiavanwwgdeeikkfkksvlyfilsqhytitlhmpdkpadivfgnplgsark 
fhlfdyaigf 



FIGURE 6 

Strain 26695 FutA fu cosvltransferase nucleotide coding sequence (SEP ID NO:1 1 ) 



atgttccaacccctattagacgcctttatagaaagcgcttccattgaaaaaatggcctctaaatctccccccccccccctaaaaatc 

gctgtggcgaattggtggggagatgaagaaattaaagaatttaaaaagagcgttctttattttatcctaagccaacgctacgcaatc 

accctccaccaaaaccccaatgaattttcagatctagtttttagcaatcctcttggagcggctagaaagattttatcttatcaaaacac 

taaacgagtgttttacaccggtgaaaacgaatcacctaatttcaacctctttgattacgccataggctttgatgaattggattttaatga 

tcgttatttgagaatgcctttgtattatgcccatttgcactataaagccgagcttgttaatgacaccactgcgccctacaaactcaaag 

acaacagcctttatgctttaaaaaaaccctctcatcattttaaagaaaaccaccctaatttgtgcgcagtagtgaatgatgagagcg 

atcttttaaaaagagggtttgccagttttgtagcgagcaacgctaacgctcctatgaggaacgctttttatgacgctctaaattccata 

gagccagttactgggggaggaagtgtgagaaacactttaggctataaggttggaaacaaaagcgagtttttaagccaatacaagt 

tcaatctctgttttgaaaactcgcaaggttatggctatgtaaccgaaaaaatccttgatgcgtattttagccataccattcctatttattg 

ggggagtcccagcgtggcgaaagattttaaccctaaaagttttgtgaatgtgcatgatttcaacaactttgatgaagcgattgattat 

atcaaatacctgcacacgcacccaaacgcttatttagacatgctctatgaaaaccctttaaacacccttgatgggaaagcttactttt 

accaagatttgagttttaaaaaaatcctagatttttttaaaacgattttagaaaacgatacgatttatcacaaattctcaacatctttcatg 

tgggagtacgatctgcataagccgttagtatccattgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgaccggctttta 

caaaacgcttcgcctttattagaactctctcaaaacaccacttttaaaatctatcgcaaagcttatcaaaaatccttgcctttgttgcgc 
gcggtgagaaagttggttaaaaaattgggtttgtaa " " 

Protein coding sequence Strain 26695 FutA (SEP ID NO: 12^ 

mfqjjlldafiesasiekmaskspppplkiavanwgdeeikefkksvlyfilsqryaitlhqnpnefsdlvfsnplgaarkil 

syqntkrvfytgenespnfhlfdyaigfdeldfiid^lnnplyyahlhykaelvndttapyklkdnslyalkkpshh^ 

pnlcavvndesdllkrgfasfvasnanapmmafydalnsiepvtgggsvmtlgykvgnkseflsqykfhlcfensqgygy 

vtekildayfshtipiywgspsvakdfhpksfVnvhdfhnfdeaidyikylhthpnayldmlyenplntldgkayfy 

kkildffktilendtiyhkfstsfmweydlhkplvsiddli^yddlrvnydrUqnaspllelsqnttfkiyrkayqkslpll^ 
rklvkklgl* 



FIGURE 7 

19C2A fucosvltrans ferase nucleotide sequence (SEP ID NO: 13) 
atgttccaacccttactagacgcctttatagaaagtgctccaatt 

19C2A predicted prot ein seq uen ce (SEP ID NO: 14) 
mfqplldafiesapi 



FIGURE 8 



Protein sequence from strain 1 182 FutB aligned with pfam00852, Glyco_transfJO, 
Glycosyltransferase family 10 

PPPLKIAVANWWGDEEVEEFKKNILYFILSQHYTITLHQNPNEPSDLVFGS-PIGSARKI 81 

TVPLLLAIYTWWSLIEYKEWKKSPIYFIGSQAPQPPLR ILLWTWPFNGNPLALSDCP 6 7 

LS YQNAKRVFYTGEN ES PNFNLF DYAIGFDELDFRDRYLRMPLYYDRLHHKAES 13 5 

LS YQNTARCRLTANRS PLESADAVLFHHRDLSKGFPDLPPS PRPPGQPWVWASMESPSNS 127 

- VNDTT S P YKLK PD S L YALKK PSHH F KENH PNLCA WNNE S D PL KRG FAS FVAS N PN - AP 193 



Query : 


23 


Sbjct : 


11 


Query: 


82 


Sbjct: 


68 


Query: 


136 


Sbjct : 


128 


Query: 


194 


Sbjct : 


188 



Query : 
Sbjct: 



254 
248 



- AYFSHTI PI YWGS PSVAQDFNP - KS F VNVCD F KD FD EA I DHVR YLHTH PNA YL 305 
N ALQ AGT I PWLG P RA VYED F V P P KS F I HVDD F KS PKELAD YLL YLDTN PTAYS 3 01 



FIGURE 9 



Fucosyltransferase from strain 1111 FutA aligned with pfam00852, Glyco transf 10 
Glycosyltransferase family 10 ~ ' 

Sbjct: 16 LAIYTWWSLIEYKEWKKSPIYFIGSQAPQPPLR ILLWTWPFNGNPLALSDCPLSYQN 72 

Sbjct- 73 £!^ FYTGEN --- EVPN ™ LF --- D ™^ 138 



Query 
Sbjct 

Query 
Sbjct 



™«I nvfwrnJjt DY AIGFDELDFRDRYLRMPLYYAYLHYKAEL- VNDT 

TARCRLTANRSPLESADAVLFHHRDLSKGFPDLPPSPRPPGQPWVWASMESPSNSGLNDL 

13 9 TSPYKLQPDSLYALKKPSHHFKENHPNLCAWNNESDPLKRGFASFVASNPN-APRRNAF 
133 ROG Y FNWT LS YRAD SDAFH P YG Y LE PRLS Q WNA P LL»S AKRKGAAWWSNCNTRS KRERF 



132 



197 
192 



198 



^^ AI EPVAGGGSVKhTTIX3YNVKNKSEFLSQY^ 256 

193 YKQL^KHI^VDVGGRVANPLPLKVGC^ 

Sbjct : 253 GTIPWLGPRAVYEDFVPPKSFIHVDDFKSPKELADYLLYLDTNPTAYS ™I 30! 

S^T «S KA YF YQNLS F KK I LDF FKTI LENDT I YHDN P F I F YRDLNE P S VS I DG LR VNYDD LR VN 375 

J EYFEWRYDLRVRLFSWDALR 32 1 

Query; 3 76 YDDLRVNYDDLRVNYERLLQNASPLLELSQNTTFKIYRKAYQ 417 

Sbjct: 322 YDEGFCRVCRLLQNAPD RYKTYPNIAKWFQ 351 



FIGURE 10 



Protein sequence from strain 1218 FutB aligned with pfam00852, Glyco_transf_10, 
Glycosyltransferase family 10 

Query: 23 PPPLKIAVANWWGDEEVEEFKKNILYFILSQHYTITLHQNPNEPSDLVFGS-* PIGSARKI 81 

Sbjct : 11 TVPLLLAI YTWWSLIEYKEWKKSPIYFIGSQAPQPPLR ILLWTWPFNGNPLALSDCP 67 

Query : 82 LS YQNAKRVF YTG EN - - -ESPNFNLF DYAIGFDELDFRDRYLRMPLYYDRLHHKAES 135 

Sbjct : 68 LSYQNTARCRLTANRSPLESADAVLFHHRDLSKGFPDLPPSPRPPGQPWVWASMESPSNS 127 

Query : 136 -VNDTTSPYKLKPDSLYALKKPSHHFKENHPNLCAVVNNESDPLKRGFASFVASNPN-AP 193 

Sbjct : 128 GLNDLRIX3YFNWTLSYRADSDAFHPYGYLEPRLSQVVNAPLLSAKRKGAAVfVVSNCNTRS 187 

Query: 194 KRNAFYDAI^SIEPVIGGGSVKNTLGYNIKNKSEFLSQYKFNLCFENSQGYGYVTEKIID 253 

Sbjct : 188 KRERFYKQIJJKHLQVDVGGRVANPLPLKVGCLVETLSQYKFYLAFENSQHYDYVTEKLWK 24 7 

Query: 254 -AYFSHTIPIYWGSPSVAQDFNP-KSFVNVCDFKDFDEAIDHVRYLHTHPNAYLDMLYEN 311 

Sbjct: 248 NALQAGTIPWIiGPRAVYEDFVPPKSFIHVDDFKSPKELADYLLYLDTNPTAYS 301 

Query: 312 P LNT LDG KA YF YQN LS F IGC I LD F F KT I LENDT I YHDN P F I F YRD LNE PL I S I DDLR VNYD 371 

Sbjct: 302 EYFEWRYDLRVRLFSWDALR- - YD 323 

Query: 3 72 DLRVNYDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYD 3 99 

Sbjct: 324 EGFCRVCRLLQNAPDRYKTYPNIAKWFQ 351 



FIGURE 1 1 



Protein sequence from strain 19C2 FutB aligned with pfam00852, Glyco_transf 10 

Glycosyl transferase family 10 ~~ ' 

/ 

Query: 22 PPLNIALANWWPLDKRESKGFRKKFILHFILSQHYTIAIjHRNPDKPADIVFG-NPLGSAR 80 

Sbjct : 12 VPLLLAIYTWWSL- - IEYKEW-KKSPIYFIGSQAPQPPLR- - - ILLWTWPFNGNPLALSD 65 

Query : 81 KILSYQNAKRVFYTGEN- - -EVPNFNLF- - -DYAIGFDELDFRDRYLRMPLYYDRLHHKA 134 

SbDCt : 66 CPLSYQNTARCRLTANRSPLESADAVLFHHRDLSKGFPDLPPSPRPPGQPWVWASMESPS 125 

Query: 135 ES - VNDTTAPYKI KSDSLYALKKPSHHFKENHPHLCALINNEIDPLKRGFASFVASNPN- 192 

Sb 3 ct : 126 NSGLNDLRIX5YFNWTLSYRADSDAFHPYGYLEPRLSQVVNAPLLSAKRKGAAWVVSNCNT 185 

Query : 193 APIRNAFYEALNSIEPVTGGGSVRNTLGYNVKNKNEFLSQYKFNLCFENTQGYGYVTE 252 

SbjCt : 186 RSKRERFYKQLNKHLQVDVGGRVANPLPLKVGCLVETLSQYKFYLAFENSQHYDYVTEKL 245 



Query: 253 ID- AYFSHTIPI YWGGVPSVAKDFNP 277 
Sbjct: 246 WKNALQAGTIPWLGP-RAVYEDFVP 270 



FIGURE 12 



1 50 

UllFutA . pep ( 1 ) MFQPLLDAglESAPgKKWPLN- -LPPLKI AVANWWGDEEiKK- - -FIKKSg 

19C2A.pep (1) MFQPLLDAglESAPI 

915A. pepneose <1) --■ -M^K-SPPLKIAVANWWGDEESKK- --jFKKSg 

26695A.pep (1) MFQP^J^^iESASi|KMAgKSPPPP^ 

1182B.pep (1) MFlOPl^^liS^ iiKITgj^ - PPPLXf ^AN^pDE^gEE - - - jpcblf 

1218B.pep (1) MEQPi^Agl'MSAS iiklTgKS - PPPifc|kvA^^GDEEgEE |kKN| 

ORF19C2B.pep (1) MFQ£>LLb^lg|TR^ETDYK PE^f^^^ 

Consensus (1) MFQPLLDAFIESA IEK SK PPLKI AVANWWGDEE I FKK I 

51 100 

UllFutA.pep (46) LYF tLSQ^ 

19C2A.pep (16) 

9 15A. pepneose (29) LYFJDLSQH^IpL 

2 6 695A.pep (4 8) 

1 1 8 2 B . pep (47) L#FiESQH\^ 

12 1 8B . pep (47) iSfe^^^ 

ORF19C2B.pep (48) 

Consensus (51) L YF I LS QHYT I TLH NP PAD I VFGNPLGS ARKI LS YQNAKRVFYTGEN 

101 150 

UllFutA.pep (96) EVPNfMF^^ 

19C2A.pep (16) ------------------- 

915A. pepneose (79) tVl?N^^m^GM 

2 6 6 9 5 A . pep (98) ES PNFNLFDy^^fig^ 

1182B.pep (97) psig^?D^ 

1218B.pep (97) m^^^mXW^^^^^^^^^^ S ^^^^ 

ORF19C2B.pep (98) EVi^M*^ 

Consensus (101) E PNFNLFDYAIGFDELDFRDRYLRMPLYY LHHKAE VNDTTS P YKLK 

151 200 

UllFutA.pep (146) Vg§^^^^^^^^W^^^MMM^9MMW^MW^S 

19C2A.pep (16) 

915A. pepneose (93) 

26695A.pep (148) DN^^^^^^^^^g^^^^^^^^^^^ 

ORF19C2B!pep (14 8) slfc^Jl^ 

Consensus (151) DSLYALKKPSHHFKENHPNLCAVVNNESDPLKRGFAS FVASNPNAP RN 

201 _ 250 

19C2A . pep ( 16 ) - - - - --- - --- - -TT J - - J. - '"TJI 1 - f Z „- - - - - - -*- - - - - - - 

915A. pepneose (93) 

26695A.pep (198) j|jp^ 

1182B.pep (197) 

1218B.pep (197) S#JPNgi#I^SV^^ 

ORF19C2B.pep (198) J^/jj^ 

Consensus (201) AiFYDALNSIEPV GGGSVKNTLGYNVKNI^EFLSQYKF^CF^ 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGATGCCTTTATAGAAAGCGCT - CCATTGAAAA 

( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGATGCCTTTATAGAAAGCGCTTCCATTGAAAA 

( 1 ) ATGTTCCAACCCTTACTAGACGCCTTTATAGAAAGTGCTCCAATT- - 

( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGACGCCTTTATAGAAAGCGCTTCCATTGAAAA 

( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGACGCTTATATAGAAAGCGCTTCCATTGAAAA 

( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGACGCTTATATAGAAAGCGCTTCCATTGAAAA 

( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGACGCTTATATAGACAGCACCCGTTTAGATGA 

( 1 ) ATGTTCCAACCCCTATTAGACGCCTTTATAGAAAGCGCTTCCATTGAAAA 

51 100 

(50) AATGGCCTCTAAATCTCCCCCCCC TAAAAATCGCTGTGGCGAATT 

(51) AATGGCCTCTAAATCTCCCCCCC TAAAAATCGCTGTGGCGAATT 

( 46) _ 

(51) AATGGCCTCTAAATCTCCCCCCCCCCCCCTAAAAATCGCTGTGGCGAATT 

(51) AATTACCTCTAAATCTCCCCCCCCCC TAAAAATCGCTGTGGCGAATT 

(51) AATTACCTCTAAATCTCCCCCCCCCC TAAAAATCGCTGTGGCGAATT 

(51) AACCGATTATAA GCCCCCAT TAAATATAGCCCTAGCGAATT 

(51) AAT GCCTCTAAATCTCCCCCCCC TAAAAATCGCTGTGGCGAATT 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



101 150 

(95) GGTGG GGAGATGA - AGAAATTAAAAAATTTAAA^GAGCGTTCTT 

(95) GGTGG GGAGATGA - AGAAATTAAAAAATTTAAAMGAGCGTTCTT 

(4 6) 

(101) GGTGG GGAGATGA - AGAAATTMAGAATTTAAA^GAGCGTTCTT 

(98) GGTGG GGAGATGA - AGAGGTTG AAG^TTTAAAAAb AAC A^C$T! 

(98) GGTGG (GGAGATGA - AGAGGTTG AAGT^TTi^^ 

(92) GGTGGCCTTTGiG^ 

(101) GGTGG GGAGATGA AGAAATTAAAGAATTTAAAAAGA C TTCTT 



151 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



200 



(13 9) T ATTOTATCCTAAGCCAGCATTA<^ 

(13 9) T ATT1?I^CCTJ^ 



(46) 

(142) T - - -ATTTTATTCTCAGTCAqjfo^ 

(14 2) T ^l u i*^ 

(14 2) TTACATTTC$J^ 

(151) T ATTTTAT CTAAG CAGGATTACACAATCAC CTCCACC AAACCC 
201 250 

(186) 
(186) 
(46) 

(192) CAATG^^TTTTCAGATCTAGTTTTTAGCAA 

(189) CAACGAACCCTCCGATCtCGTC^ 

(189) CAACGAA6CCTCCGATCT03TCTTT^ 

(192) TGATAJUlGCTGCGGACATCGTTTra 

(201) AT AACCT C GA TCGTCTTTGG AA CC CTTGGATCAGCCAGAA 



FIG. 13(1/6) 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA. cod 
26695A.COd 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.Cod 
1182B 
1218B . nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.Cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.COd 
26695A.COd 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



251 300 
(236) AAATCTTATCCTATCAAAACGCAAAAAGGGTGTTTTACACCGGTGAAAAT 
(236) AAATCTTATCCTATCAAAACGCAAAAAGGGTGTTTTACACCGGTGAAAAT 

(46) 

(242) AGATTTTATCTTATCAAAACACTAAACGAGTGTTTTACACCGGTGAAAAC 

(239) AAATCTTATCCTATCAAAACGGAAAi^GAGTGTTT 

(239) AAATCTTATCCTATCAAAACGCAAA7^(^GTGTTTTAGACCGGTG7^AAAC 

(242) AAATCCTATCCTATCAAAACGCTAAAAGGGTGTTTTAC^CC^GTGAAAAC 

(251) AAATCTTATCCTATCAAAACGCAAAAAG GTGTTTTACACCGGTGAAAAC 

301 350 
(286) GAAGTCCCTAACTTCAACCTCTTTGATTACGCCATAGGCTTT - GATQAAT 
(286) GAAGTCCCTAACTTCAACCTCTTTGAl^ACGCCATAGGCTTTTGATGA- - 

(46) 

(292) GAATGACCTAATTTCiVVCjCT<^ - GATGAAT 

(289) GAATCGCCTJ^TTTC^ - GATtifcAT 

(289) GAATCGCCTAATTTCAAC^ 

(292) GAAGTCCCTAATTTC AACfc *CtTtGA^^CGCCATAC^CTTT - GATGAAT 

(301) GAA CCTAATTTCAACCTCTTTGATTACGCCATAGGCTTT GATGAAT 

351 400 

(335) 
(334) 
(46) 
(341) 
(338) 
(338) 
(341) 

(3 51) TGGA TTTAGAGATCGTTATTT AGAATGCCTTT TATTATG T 

401 450 

(385) CATTATAAAGCCGAGCTTGTT/^^ 

(334) 

(46) "~ 

(391) CACTATAjMUTCCqAQC^ 

(388) C^CCATaM^CGAGAGC^GJ^P^ 

(388) CACCAT£tf&6cCGAGAGCGT 

(391) CAGCATAftSte£ 

(401) CAC ATAAAGCCGAG GT AATGACAGCACT CGCCTTACAAACTCAA 

451 500 
(435) ACCTGACAGGCTTTATGjfc^ 

(334) --- — 

(46) 

(441) AGACAACAG.CCTTTATGCCT 
(438) AC CTG ACAG^CTT^ 

(438) acc:tgacagcctttatg^^ 

(441) ATCrGAckGCCTTTATGC^T 

(451) A CTGACAGCCTTTATGCTTTAAAAAAACCCTCCCATCATTTTAAAGAAA 
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UllFutA (485 

915A.cod(MWG) (334 

19C2FutA.cod (46 

26695A.cod (491 

1182B (488 

1218B.nuc (488 

ORF19C2B (491 

Consensus (501 



UllFutA (535 

915A.cod(MWG) (334 

19C2FutA.cod (46 

26695A.cod (541 

1182B (538 

1218B.nuc (538 

ORF19C2B (541 

Consensus (551 



UllFutA (585 

915A.cod(MWG) (334 

19C2FutA.cod (46 

26695A.cod (591 

1182B (588 

1218B.nuc (588 

ORF19C2B (591 

Consensus (601 



UllFutA (635 

915A.COd(MWG) (334 

19C2FutA.cod (4 6 

26695A.cod (641 

1182B (638 

1218B.nuc (638 

ORF19C2B (641 

Consensus (651 



UllFutA (685 

915A.cod(MWG) (334 

19C2FutA.cod (46 

26695A.cod (691 

1182B (688 

1218B.nuc (688 

ORF19C2B (691 

Consensus (701 



501 550 
ACCACCCCAATTTGTGCGCAGTAGTGAATAATGAGAGTGATCCTTTGAAA 



ACCACCCTAATTTGTGCGCAGTAGTGAATGATGAGAGCGATCTTTTAAAA 
ACCACCCCAATTTATGCGCAGTAGTGAACAATGAGAGCGATCCTTTGAAA 
ACCACCCCAATTTATGCGCAGTAGTGAACAATGAGAGCGATCCTTTGAAA 
ACCACCCACATTTATGCGCGCTAATCAATAATGAGATCGATCCTTTGAAA 
ACCACCC AATTT TGCGCAGTAGTGAA AATGAGAGCGATCCTTTGAAA 

551 600 
AGAGGGTTTGCGAGCTlTrGTCGGAAGCAACCCTAACGCTCCTAGT^AGGAA 



agagggtttgccagttttgtagcgageaacgetaacgctcctatg 

agagggtt^cgagtto 

agagggtttccga^gttttgtagcgagg 

agagggtttccgagctttgtcgcaagcaaccctaacgcccctatMgg^ 
agagggtttgcgag tttgt gc agcaaccctaacgctccta aaggaa 

601 650 
CGCTTTTTATGAGGCTTTAAACGCTATTGAGCC 



CGCTTTTT7! 
TC<5ITrcrATCACGTTTO 
TGCTTTCTATGACGCTTTAAATTCT/^ 
CGCTTTCTATGAGGCTTTAJ^ 
GCTTT TATGA GCTTTA^TTCTAT GAGCCAGTTA TGGGGGAGGGA 

651 700 
GGGTGAAifU^CAGTTTAG 

MM 

GCGTGA AAACACTTTAGGCTATAA T AAAAACAA AGCGAGTTTTTA 




701 



750 



AGCCAATACAAATTCAATCTC 



AG£§AAT^^ 

aGcc^tXc^gtc 

agccaatacaa ttcaatctgtgttttgaaaac c caaggctatggcta 
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UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



751 800 
(735) TGTAACTGAAAAGATCATTGACGCTTATTTCAGCCATACCATTCCTATTT 

(334) ". 

( 46 ) 

(741) TGTAACCGAAAAAATCCTTGATGCGTATTTTAGCCATACCATTCCTATTT 

(738) TGTAACTGAAAAAATCATTGACGCTTACTTTAGCCATACCATTCCTATTT 

(738) TGTAACTGAAAAAATCATTGACGCTTACTTTAGCCAT ACCATTCCTATTT 

(741) TGTTACTGAAAAAATCATTGACGCTTACTTC AGCCACACCATTCCTATTT 

(751) TGTAACTGAAAAAATCATTGACGCTTA TT AGCCATACCATTCCTATTT 

801 850 

(785) ATTGGGGG - - AGTCC - CAGCGTGGCGAAAGATTTTAACCCTAAGAGTTTT 
(334) 

(46) 

(791) ATTGGGGG - - AGTCC - CAGCGTGGCGAAAGATrr^^CGCTAAAAGTTTT 

(788) ATTGGGGG - - AGTCC - TAGCGTGGC^CAAGAT^T^^ 

(788) ATTGGGGG - - AGTCC - TAGCGTGGC^C AA0AT^T^ 

(791) ATTGGGGGGGAGTCCCTAGCGTGGCGAAA^ 

(801) ATTGGGGG AGTCC AGCGTGGC AAGATTTTAACCCTAA AGTTTT 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B . nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



851 900 

(832) 
(334) 
(46) 
(838) 

(835) GTGAATGTTTGTGATT^TAAAGATT^ 
(835) GTGAATGTTTGTGATTTTAAAGATT^ 

(832) — 

(851) GTGAATGT TGATTT AA A TTTGATGAAGCGATTGA AT T 

901 95 0 

(882) 
(334) 
(46) 
(888) 
(885) ^TACTf^^^ 
(885) AT/fcrt^^ 

(832) : — --_:T-l*__ 

(901) ATAC TGCACACGCACCCAAACGCTTATTTAGACATGC TATGAAAACC 

9 51 1000 
(932) CTTTj^AAGACTATTGA^ 

(334) — : - - : — : : - : r: :: : r: :rrr: . : _r; jrrr:':*: 

(46) 

(938) QTTTAT^GAGCCTTGfATC 

(935) CTTOAjW^^ 

(935) CFTTA^Ai^CCCTTGATGGGAAAG^ 

(832) . - : : _rr_i „ : : : 

(951) CTTTAAACAC TTGATGGGAAAGCTTACTTTTACCAA ATTTGAGTTTT 
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1001 1050 

1111 FutA (982) AAAAAAATCCTAGATTTTTTTAAAACGATTTTAGAAAACGACACGATCTA 

915A. cod (MWG) (334) 

19C2FutA.cod (46) 

26695A.cod (988) AAAAAAATCCTAGATTTTTTTAAAACGATTTT^GAAAACGATACGATTTA 

1182B (985) AAAAAAATCCTAGATTTTTTTAAAACGATTTTAGAAAACGACACGATTTA 

1 2 1 8 B . nuc (985) AAAAAAATCCTAGATTTTTTTAAAACGATCTTAGAAAACGACACGATTTA 

ORF19C2B (832) 

Consensus (1001) AAAAAAATCCTAGATTTTTTTAAAACGAT TTAGAAAACGA ACGAT TA 

1051 1100 

UllFutA ( 1032 ) TCACGATAACCC TTTCATTTTCTATCGTGATTTGAATGAGCCTT 

915A. cod (MWG) (334) 

19C2FutA. cod (46) 

2 6 6 9 5 A . cod (103 8) TCACAAATTCTCAACATCTTTCATGTGGGAGTACGATCTGCATAAGGCGT 

1182B (1035) TCACGATAACCC TOTTATTTTTTATCGTGATTTCT^ATGAGCCGT 

1218B.nuc (1035) TCACGATAACCC TTTTATTTTTTATCGTGATTTGAATGAGCCGT 

ORF19C2B (832) 

Consensus (1051) TCAC A C C TTT AT T A GAT TG AT AGCC T 

1101 1150 

UllFutA ( 1076) CAGTATCTATTGATGGT TTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTT 

915A.cod(MWG) (334) 

19C2FutA. COd (46) 

26695A.cod (1088) TAGTATCCATTGATGAT TT£AGGG^ 

1182B (1079) TAATATCTXTTGAra 

1218B.nuc (1079) TAATATCTATTGATGAT TTGAGGGS?!^ 

ORF19C2B (832) '--I,.:... 1 ------- 

Consensus (1101) A TATC ATTGATG T TTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTT 

1151 1200 

UllFutA ( 1123 ) AACTATGATGATTTGAGGGTTA^TTATGATGATT^GAGGGTTAATTATGA 

915A.cod(MWG) (334) 

19C2 FutA. cod (46) 

2 6 6 9 5 A . cod (1135) ^CTATGACCGGCTTTTACAA^CGCCT^ 

1182B (1129) AASTATGATGATTTGAGGGTTJ&TTATGATGA^^ 

12 18B . nuc ( 1126 ) AATTATGATGATTTGAGGGT^^ 

ORF19C2B (832) 

Consensus (1151) AATTATGA T AA T TTT G T T A 

1201 1250 

UllFutA ( 1173 ) GCGCCTTTTACAAAACGCCTCGCCTTTATTAGAACTCTCTCAAAACACCA 

915A.cod(MWG) (334) 

19C2 FutA. cod (46) -- 

2 6695 A. cod (1185) AAACACCACTTTTAAAATCTATCGCAAAGCTTATCAAAAATCCTTGCCTT 

1182B (1179) TGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGA 

1218B.nuc (1176) TGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGA 

ORF19C2B (832) 

Consensus (12 01) AA 



FIG. 13(5/6) 



UllFutA (1223) 

915A.cod (MWG) (334) 

19C2FutA.cod (46) 

26695A.cod (1235) 

1182B (1229) 

1218B.nuc (1226) 

0RF19C2B (832) 

Consensus (1251) 



1251 1300 
CTTTTAAAATCTATCGCAAAGCTTATCAAAAATCCTTGCCTTTGTTGCGT 



TGTTGCGCGCGGTGAGAAAGTTGGTTAAAAAATTGGGTTTGTAA 

GGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAAT 
GGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAAT 

T T A A 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B . nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



1301 1350 

(12 73) GCCATAAGGAGATGGGTTAAAAAGTAA 

(334) 

(46) 

(1279) 

(1279) TATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGAGCG 

(1276) TGTGATG ATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGAGCG 

(832) 

(1301) 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B.nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



1351 1400 

(1300) 

(334) 

(46) 

(1279) 

(132 9) GCTCTTACAAAACGCCTCGCCTTTATTAGAACTCTCTCAAAACACCACTT 

(1326) GCTCTTACAAAACGCCTCGCCTTTATTAGAACTCTCTCAAAACACCACTT 

(832) 

(1351) 



UllFutA 
915A.cod(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



1401 1450 

(1300) 

(334) 

( 46 ) 

(1279) 

(1379) TTAAAATCTATCGCAAAGCTTATCAAAAATCCTTACCTTTGTTGCGTGCG 

(1376) TTAAAATCTATCGCAAAGCTTATCAAAAATCCTTACCTTTGTTGCGTGCG 

(832) 

(1401) 



UllFutA 
915A.COd(MWG) 
19C2FutA.cod 
26695A.cod 
1182B 
1218B .nuc 
ORF19C2B 
Consensus 



1451 1483 

(1300) 

(334) 

(46) 

(1279) 

(1429) G C G AG AAAGTTG ATT AAAAAATTGGG TTTGT AA 

(1426) GCGAGAAAGTTG ATTAAAAAATTGGGTTTGTAA 

(832) 

(1451) 



FIG. 13(6/6) 
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CO 

CO 
CD 



CO 



CD 



Actual 

Percent 
Recovery 


so 


OO 
CO 




Total Yield 


1 .567 g 


1 .760 g 


1.221 g 


Resin Type 


MR3 NH 4 HC0 3 
column (1ml 
resin/1 ml 
synthesis) 


MR3 NH 4 HC0 3 
column (1ml 
resin/1 ml 
synthesis) 


Dowexl/Dowex 
50 (2ml 
resin/1 ml 
synthesis) 


Batch 
Number 


1-02 


2-02 


3-02 
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FIGURE 18 

Strain 1 1 1 lFutB fucosvltransferase nucleotide coding sequence (SEP ID NO: 15) 



ggatccCGAGCGACCAATCATTACAGGGATTTATTGCATTTAGATGCGGCTTTCAGTAACACGCTGATCGT 
GGAAAATAACGCCTTAAACGGCTTGGTTACCGGGCATATGATGTTTTCACATTCTAAAGGCGAAATGCTCC 
TCGCTTTGCAACGCTCGTTGAATATCAGTAAAGATCGCACTTTAGTCGTGGGCGATGGGGCGAATGATTTG 
AGCATGTTCAAACATGCCCATATTAAAATCGCTTTCAACGCTAAAGAGGTTTTAAAACAGCACGCCACGCA 
TTGCATCAATGAGCCTAATCTAGCCCTAATCAAGCCTTTGATTTACAAAAATTTTTTTTGTAAAATTCCCT 
TTAAAAGGATAGCCatgttccaacccctattagacgcttatgtagaaagcgcttccattgaaaaaatggcc 
tctaaatctcccccccccctaaaaatcgctgtggcgaattggtggggagatgaagaaattaaagaatttaa 
aaagagcgttctttattttatctttagccaacgctacacaatcgccctccaccaaaaccccaatgaatttt 
cagatctagtctttagcaatcctcttggatcagctagaaaaatcttatcgtatcaaaacgctaaaagagtg 
ttttacaccggtgaaaatgaagtccctaacttcaacctctttgattacgccataggctttgatgaattgga 
ttttagagatcgttatttgaggatgcctttatattatgataggctacaccataaagccgagagcgtgaatg 
acaccacttcgccctacaaactcaaagacaacagcctttatactttaaaaaaaccctcccatcaatttaaa 
gaaaaccaccctaatttagcgcagtcgtgaatgatgagagcgatcctttgaaaagaggggttgtgagcttt 
gtagcgagcaacgctaacgctcctatgagaaacgccttttatgacgctttaaattctattgagccagttac 
tgggggagggagcgtgaaaaacactttaggctataacgtcaaaaacaagagcgagtttttaagccaataca 
agttcaacctgtgttttgaaaactcacaaggctatggctatgtaaccgagaagatccttgacgcttacttt 
agccacaccattcctatttattgggggagtcctagcgtggcgaaagattttaaccctaaagagtttgtgaa 
tgtccatgatttcaacaactttgatgaagcgatagattatatcaaatacttgcacacgcacccaaacgctt 
atttagacatgctctatgaaaaccctttaaacgcccttgatgggaaagcttacttttaccaggatttgagt 
tttaaaaaaatcctagctttttttaaaacgattttagaaaacgatacgatttatcacaaatcctcaacatc 
tttcatgtggagtgcgatctcgatgagccgttagcgtctattgatgatttgagggttaattatgatgattt 
gagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagggtta 
attatgatgatttgagggttaattatagcgccttttgcaaaacgcttcacctttattggaattatcccaaa 
acacctcttttaaaatctatcgcaaagcctatcaaagcctatcaaaaatccttacccttattgcgcgccat 
aaGGAGATGGGTTAAAAAGTAAGGTGTCTTTTAAGACTGGTTGAGAAATTGAAGCGCTATTTTAAAATGCG 
CTAACGCTTCTTTTTTGAGCGTGGGGTTTTTGAGCATGTCCTCTAAAGCATGGGCGCTTAAAAAATGTTTG 
GATTTTAAAGACACGATGCGCCCAAAGGATTCTTCTTTAGAAAGGTTTAAAAGGCGTTTGGGCAAAATCTC 
GCCAAATACGATAATGACTTTTGAAGCGCTGTTGTCTAATTGCCAGGTCGgaattC 



Strain 1 1 1 lFutB fucosvltransferase amino acid sequence (SEP ED NO: 16) 

MFQPLLDAYVESASIEKMA5KSPPPLKIAVANWWGDEEIKEFKKSVLYFIFSQRYTIALHQNPNEFSDLVF 

SNPLGSARKILSYQNAKRVFYTGENEVPNFNLFDYAIGFDELDFRDRYLRMPLYYDRLHHKAESVNDTTSP 

YKLKDNSLYTLKKPSHQFKENHPNLCAVVNDESDPLKRGVVSFVASNANAPMRNAFYDALNSIEPVTGGGS 

Vran'LGYNVKNKSEFLSQYKFNLCFENSQGYGYVTEKILDAYFSHTIPIYWGSPSVAJODFNPKEFW 

NNFDEAIDYIKYLHTHPNAYLDMLYENPLNALDGKAYFYQDLSFKKILAFFKTIL.ENDTIYHKSSTSFMWE 

CDLDEPLASIDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYERLLQNASPLLELSQNTSF 

KI YRKAYQKP I KNP YP YCAP 



FIGURE 19 



Strain 802FutA fucosyltransferase nucleotide coding sequence (SEP ID NO: 17) 

ggatccCGGCGTGAATTACTACCTTTCTGGCTTGCACAGCTATGCCGCAGGCGATCCCTTGCCTATCCCTA 
CTTTCTTATACTTTTTGGTAGCGATACCTTTTGCTCTCGTGATTTTGGCTTATTTCAAACGCCATTTGAGT 
TTGCCTAAATTGGTTTAAAGGATAGCCatgTTCCAGCCCTTACTAGACGCCTTTATAGAAAGTGCTTCAAT 
TAAAAAAATGCCTCTGAGTTACCCCCCCCTAAAAATCGCTGTGGCGAATTGGTGGGGAGGCGCTGAAGAAT 
TTAAAAAGAGCGCTATGTATTTCATCCTAAGCCAACGCTACACAATCACCCTCCACCAAAACCCCAACGAA 
CCCTCCGATCTCGTCTTTGGCAGTCCTATTGGAGCAGCCAGAAAAATCCTATCCTACCAAAACACTAAAAG 
AGTGTTTTACGCCGGTGAAAATGAAGTCCCTAATTTCAACCTCTTTGATTACGCCATAGGCTTTGATGAAT 
TGGATTTTAGAGATCGTTATTTGAGAATGCCTTTATATTATGATAGACTACACCATAAAGCCGAGAGCGTG 
AATGACACCACCGCGCCTTACAAGATTAAACCTGACAGCCTTTATACTTTAAAAAAACCCTCCCATCATTT 
TAAAGAAAAACACCCCCATTTATGCGCAGTAGTGAATGATGAGAGCGATCCTTTGAAAAGAGGGTTTGCGA 
GTTTTGTCGCAAGCAACCCTAACGCTCCTAAAAGGAACGCCTTCTATGACGCTTTAAATTCTATTGAGCCA 
GTTACTGGGGGAGGGAGCGTGAAAAACACTTTAGGCTATAAAGTTGGAAACAAAAACGAGTTTTTAAGCCA 
ATACAAATTCAATCTGTGTTTTGAAAACTCTCAAGGCTATGGCTATGTAACCGAAAAAATCATTGACGCTT 
ACTTTAGCCATACCATTCCTATTTATTGGGGGAGTCCTAGCGTGGCGAAAGATTTTAACCCTAAGAGTTTT 
GTGAATGTGCATGATTTTAAAAACTTTGATGAAGCGATTGATTACGTGAGATACTTGCACACGCACCCAAA 
CGCTTATTTAGACATGCTCTATGAAAACCCTTTAAACACCCTTGATGGGAAAGCTTACTTTTACCAAGATT 
TGAGTTTTAAAAAAATCCTAGATTTTTTTAAAACGATTTTAGAAAACGATACGATCTATCACAATAACCCT 
TTTGTTTTCTATCGTGATTTGAATGAGCCGTTAGTATCTATTGATGATTTGAGAGCCGATTATAATAATTT 
GAGAGCCGATTATAATAATTTGAGAGCCGATTATAATAATTTGAGAGCCGATTATAATAATTTGAGAGCCG 
ATTACGATCGCCTGTTACAAAACCGTTCGCCTTTGTTGGAACTCTCTCAAAACACCACTTTTAAAATCTAT 
CACAAAGCTTATCACAAATCCTTACCTTTGTTGCGTGCCATAAGGAGATGGGTTAAAAAATTGGGTTTGta 
aAATTGGGGGTAATCAAACCCCTTGCGCTATCATCGCAGACGCCACTTTTCTAAAACCAGCGATATTAGCC 
CCTAAAACAAAATTAGTAGGGTCTTTAAACTCTTTAGCGGTTTGAGAGACATTTTTATAAATCTCTTTCAT 
GATGTGGTGTAATTTCGCATCCACCACTTCAAAACTCCAAGGGTGCATGCTCGCGTTTTGCGCCATTTCCA 
AGCCGCTCACGCTCACCCCCCCAGCATTAGCCGCCTTGCCTATACCATAAGAAATCTTAGCCTGTAAAAAC 
AATTCAATCGCTTCATTGCTTGAGGGCATGTTCGCCCCTTCAGCCACGCATTTGCACCCATTAGAAAGGAG 
GGTTTTGCGgaattc 



Strain 802FutA fucosyltransferase amino acid sequence (SEP ID NO: 18) 

MFQPLLDAFIESASIKKMPLSYPPLKIAVANWWGGAEEFKKSAMYFILSQRYTITLHQNPNEPSDLVFGSP 
IGAARKILSYQNTKRVFYAGENEVPNFNIjFDYAIGFDELDLRDRYLRMPLYYDRLHHKAESVNDTTAPYKI 
KPDSLYTLKKPSHHFKEKHPHLCAVVNDESDPLKRGFASFVASNPNAPKRNAFYIDT^IiNSIEPVTGGGSV^ 
TLGYKVGNKNEFLSQYKFNLCFENSQGYGYVTEKIIDAYFSHTIPIYWGSPSVAKDFNPKSFVNVHDFKNF 
DEAIDYVRYLHTHPNAYLDMLYENPLNTLDGKAYFYQDLSFKKILDFFKTILENDTIYHNNPFVFYRDLNE 
PLVSIDDLRADYNNLRADYNNLRADYNNLRADYNNLRADYDRLLQNRSPLLELSQNTTFKIYHKAYHKSLP 
LLRAIRRWVKKLGL 



V 



FIGURE 20 

Strain 948FutA fucosvltransferase nucleotide coding sequence (SEP ID NO: 19) 

ggatccCGGCGTGAATTACTACCTTTCTGGCTTGCACAGCTATGCCGCAGGCGATCCCTTGCCCATCCCCA 

CTTTCTTATACTTTTTAATAGCGATACCTTTTGCTCTCGTGATCTTGGCGTATTTCAAACGCCATTTGAGT 

TTGCCTAAATTGGTTTAAAGGATAAAAatgttccagcccttactagacgctttcatagacagcacccattt 

agatgaaacaacccataagcccccattaaatgtagccctagccaattggtggcccttaaaaaatagcgaaa 

aaaaaggattcagagacttcattttgcatttcatcctaaaacaacgctataaaatcattctgcacagcaac 

cctaatgaaccctcagatctagtctttggcaatcctttggaacaagccagaaaaatcttatcttatcaaaa 

cactaaacgagtgttttacaccggcgaaaatgaagtgcctaatttcaatctctttgattacgccataggct 

ttgatgaattggattttaacgatcgctatttgagaatgcctttgtattacgcctatttgcattataaagcc 

atgcttgttaatgacaccacttcgccctataaactcaaagccctttatactttaaaaaaaccttcccataa 

atttaaagaaaaccaccccaatttatgtgcgctaatccataacgagagcgatccttggaaaagagggtttg 

ccagttttgtcgcaagcaatcctaacgctcccatcagaaacgctttctatgacgctttaaatgctattgag 

ccagtggctagtggagggagtgtgaaaaacactctaggctataaggtcaaaaacaaaaacgaatttttaag 

ccaatacaagttcaacctctgttttgaaaactcacaaggctatggctatgtaaccgaaaaaatccttgatg 

cgtatttcagccacactatccctatttattgggggagtcccagcgtggcgaaagattttaaccctaaaagt 

tttgtgaatgtgcatgatttcaacaactttgatgaagcgattgattatatcagatatttacacgcgcacca 

aaacgcttatttagacatgctttatgaaaaccccttaaacaccattgatgggaaagcgggtttttaccaag 

atttgagttttgaaaagatcttagattttttcaaaaacattcttgaaaacgatacgatttatcattgcaat 

gatgcccattattctgctcttcatcgtgatttgaatgagccgttagtgtctgttgatgatttgagaagaga 

tcatgatgatttgagggttaattatgatgatttgagagttaattatgatgatttgagagttaattatgatg 

atttgagagttaattatgatgatttgagagttaattatgatgatttgagaagagatcatgatgatttgaga 

agagatcatgaacgcctcttatcaaaggctacccctttattggagctatcccaaaacacctcttttaaaat 

ctatcgcaaagcttatcaaaagtccttacccttgttgcgtgccataaAAACAATTCAATCGCTTCATTGCT 

TGAGGGCATGTTCGCCCCTTCAGCCACGCATTTGCACCCATTAGAAAGGAGGGTTTTGCGGAATTCCTGCA 

GCCCGGGGGATCCCCCGGGCTGCAGgaattc 



Strain 948FutA fucosvltransferase amino acid sequence (SEP ID NO:20) 

MFQPLLDAF I DS THLDETTHKPPLNVALANWWPLKNS EKKGFRDF I LHF I LKQR YKI I LHSNPNE PSDLVF 

GNPLEQARKILSYQNTKRVFYTGENEVPNFNLFDYAIGFDELDFNDRYLRMPLYYAYLHYKAMLVNDTTSP 

YKLKALYTLKKPSHKFKENHPNLCALIHNESDPWKRGFASFVASNPNAPIRNAFYDALNAIEPVASGGSVK 

NTLGYKVKNKNEFLSQYKFNLCFENSQGYGYVTEKILDAYFSHTIPIYWGSPSVAKDFNPKSFVNVHD 

FDEAIDYIRYLHAHQNAYLDMLYENPLNTIDGKAGFYQDLSFEKIIjDFFKNILENDTIYHCNDAHYSALHR 

DI^EPLVSVDDLRRDHDDLRVNYT)DLRVNYDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYDDLRRDHDDLRRDHERLLSK 

ATPLLELSQNTSFKIYRKAYQKSLPLLRAI 



FIGURE 21 

Strain 955FutA fucosvltransferase nucleotide coding s equence (SEQ ID NO:21) 

ggatCCCGAGCGACCAATCATTACAGGGATTTATTAAATTTAGATGTGGCTTTCAGTAACACGCTGATAGT 

GGAAAATGGTGCCTTAAACGGCTTGGTTACGGGGCATATGATGTTTTCACACTCTAAAGGCGAAATGCTTC 

TCGCCCTACAACGCTTGCTAAATATCAGTGAAACGAGCACTTTAGTTGTGGGCGATGGAGCGAATGACTTG 

AGCatgTTCAAACATGCCCATATTAAAATCGCTTTCAACGCTAAAGAGGTTTTAAAACAACACGCCACGCA 

TTGCATCAATGAGCCTGATTTAGCCCTAATCAAGCCTTTGATTTAAAAAATTTTTTTTGTAAAATACTCCT 

TTAAAGGATAAAGATGTTCCAGCCCCTATTAGATGCCTTCATAGAAAGCGCTTCAATTAAAAAAAAATTGC 

CTCTAAATCTCCCCCCCCCTAAAAATCGCTGTGGCGAATTGGTTTAACGGCACTAAAGAATTTAAAGCGAG 

CGTTCTTTATTTCATCCTAAAACAACGCTATAAAATCATTCTGCACAGCAACCCTAATGAACCCTCAGATC 

TAGTCTTTGGCAATCCTTTGGAACAAGCCAGAAAAATCTTATCTTATCAAAACACTAAACGAGTGTTTTAC 

ACCGGCGAAAATGAAGTGCCTAATTTCAATCTCTTTGATTACGCCATAGGCTTTGATGAATTGGATTTTAA 

CGATCGCTATTTGAGAATGCCTTTGTATTACGCCTATTTGCATTATAAAGCCATGCTTGTTAATGACACCA 

CTTCGCCCTATAAACTCAAAGCCCTTTATACTTTAAAAAAACCTTCCCATAAATTTAAAGAAAACCACCCC 

AATTTATGTGCGCTAATCCATAACGAGAGCGATCCTTGGAAAAGAGGGTTTGCCAGTTTTGTCGCAAGCAA 

TCCTAACGCTCCCATCAGAAACGCTTTCTATGACGCTTTAAATGCTATTGAGCCAGTGGCTAGTGGAGGGA 

GTGTGAAAAACACTCTAGGCTATAAGGTCAAAAACAAAAACGAATTTTTAAGCCAATACAAGTTCAACCTC 

TGTTTTGAAAACTCACAAGGCTATGGCTATGTAACCGAAAAAATTCCTTGATGCGTATTTCAGCCACACTA 

TCCCTATTTATTGGGGGAGTCCCAGCGTGGCGAAAGATTTTAACCCTAAAAGTTTTGTGAATGTGCATGAT 

TTCAACAACTTTGATGAAGCGATTGATTATATCAGATATTTACACGCGCACCAAAACGCTTATTTAGACAT 

GCTTTATGAAAACCCCTTAAACACCATTGATGGGAAAGCGGGTTTTTACCAAGATTTGAGTTTTGAAAAGA 

TCTTAGATTTTTTCAAAAACATTCTTGAAAACGATACGATTTATCATTGCAATGATGCCCATTATTCTGCT 

CTTCATCGTGATTTGAATGAGCCGTTAGTGTCTGTTGATGATTTGAGAAGAGATCATGATGATTTGAGGGT 

TAATTATGATGATTTGAGAAGAGATCATGAACGCCTCTTATCAAAGGCTACCCCTCTTTTGGAGCTATCCC 

AAAACACCTCTTTTAAAATCTATCGCAAAGCTTATCAAAAGTCCTTACCCTTGTTGCGTGCCATAAGGAAG 

TGGGTTAAAAAATAAGGCGTATTTTAAGACTGATGAAGAAATTGAAGCGCTATTTTAAAATGCGCTAACGC 

TTCTTTTTTGAGCGTGGGGTTTTTGAGCATGTCCTCTAAAGCATGGGTGCTTAAAAAATGTTTTGTTTTTA 

AAGACACGATGCGTCCAAAGGATTCTTCTTTAGAAAGGTTTAAAAGGCGTTTGGGCAAAATCTCGCCAAAT 

ACCACAATGACTTTTGAAGCGCTGTTGTCTAATTGCCAGGTCGgaattc 



Strain 955FutA fucosvltransferase amino acid sequence fSEO ID NO:22) 

MFKHAHIKIAFNAKEVLKQHATHCINEPDLALIKPLIFKIFFVKYSFKG . RCSSPY . MPS . KALQLKKNCL 
ISPPLKIAVANWFNGTKEFKASVLYFILKQRYKIILHSNPNEPSDLVFGNPLEQARKILSYQNTKRVFYT 
GENEVPNFNLFDYAIGFDELDFNDRYLRMPLYYAYLHYKAMLVNDTTSPYKLKALYTLKKPSHKFKENHPN 
LCAL I HNESD PWKRGF AS FVASNPNAP I RNAF YD ALNAI E P VASGGS VKNTLG YKVKNKNE FLSQ YKFNLC 
FENS QGYGYVTE KIP . CVFQPHYPYLLGESQRGERF . P . KFCECA . FQQL . . SD . LYQI FTRAPKRLFRHA 
L KPLKHH . WESGFLPRFEF . KDLRFFQKHS . KRYDLSLQ . CPLFCSSS . FE . AVSVC . . FEKRS . . FEG . 
L . . FEKRS . TPLIKGYPSFGAIPKHLF . NLSQSLSKVLTLVACHKEVG . KIRRI LRLMKKLKRYFKMR . RF 
FFERGVFEHVL . SMGA . KMFCF . RHDASKGFFFRKV . KAFGQNLAKYHNDF . SAW . LPGRN 



FIGURE 22 



Strain 1218FutA fucosvl transferase nucleotide coding sequence (SEP ID NO:23) 

ggatccTCTGGCTTGCACAGCTATGCCGCAGGCGATCCCTTGCCTATCCCTACTTTCTTATACCTTTTTGG 
TAGCGATACCTTTCGCTCTCGTGATCTTGGCTTATTTCAAACGCCATTTGAGTTTGCCTAAATTGGTTTAA 
AGGATAACCATGTTCCAACCCCTATTAGACGCTTATATAGAAAGCGCTTCCATTGAAAAAATTACCTCTAA 
ATCTCCCCCCCCCCTAAAAATCGCTGTGGCGAATTGGTGGGGAGATGAAGAGGTTGAAGAATTTAAAAAGA 
ACATTCTTTATTTTATTCTCAGTCAGCATTACACAATCACCCTCCACCAAAACCCCAACGAACCCTCCGAT 
CTCGTCTTTGGCAGTCCTATTGGATCAGCCAGAAAAATCTTATCCTATCAAAACGCAAAAAGAGTGTTTTA 
CACCGGTGAAAACGAATCGCCTAATTTCAACCTCTTTGATTACGCCATAGGCTTTGATGAATGGATTTTAG 
AGATCGTTATTTAAGAATGCCTTTATATTATGATAGACTACACCATAAAGCCGAGAGCGTGAATGACACCA 
CTTCGCCTTACAAACTCAAACCTGACAGCCTTTATGCTTTAAAAAAACCCTCCCATCATTTTAAAGAAAAC 
CACCCCAATTTATGCGCAGTAGTGAACAATGAGAGCGATCCTTTGAAAAGAGGGTTTGCGAGTTTTGTAGC 
GAGCAACCCTAACGCTCCTAAAAGGAATGCTTTCTATGACGCTTTAAATTCTATAGAGCCAGTTATTGGGG 
GAGGGAGCGTGAAAAACACTTTAGGCTATAACATTAAAAACAAGAGCGAGTTTTTAAGCCAATACAAATTC 
AATCTGTGTTTTGAAAACTCACAAGGCTATGGCTATGTAACTGAAAAAATCATTGACGCTTACTTTAGCCA 
TACCATTCCTATTTATTGGGGGAGTCCTAGCGTGGCACAAGATTTTAACCCTAAGAGTTTTGTGAATGTTT 
GTGATTTTAAAGATTTTGATGAAGCGATTGATCATGTGCGATACTTGCACACGCACCCAAACGCTTATTTA 
GACATGCTTTATGAAAACCCTTTAAACACCCTTGATGGGAAAGCTTACTTTCCAAAATTTGAGTTTTAAAA 
AAATCCTAGATTTTTTTA7VAACGATCTTAGAAAACGACACGATTTATCACGATAACCCTTTTATTTTTTAT 
CGTGATTTGAATGAGCCGTTAATATCTATTGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTA 
TGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATT 
TGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTT 
AATTGTGATGATTTGAGGGTTAATTATGATGATTTGAGGGTTAATTATGAGCGGCTCTTACAAAACGCCTC 
GCCTTTATTAGAACTCTCTCAAAACACCACTTTTAAAATCTATCGCAAAGCTTATCAAAAATCCTTACCTT 
TGTTGCGTGCGGCGAGAAAGTTGATTAAAAAATTGGGTTTGTAAAATTGGGGGTAATCAAACCCCTTGCGC 
TATCATCGCAGACGCCACCTTTCTAAAACCAGCGATATTAGCCCCTAAAACAAAATTAGTAGGGTCTTTAA 
ACTCTTTAGCGGTTTGAGAGACATTCTTATAAgaa 1 1 C 



Strain 1218FutA fucosvltransferase amino acid sequence (SEP ID NO:24) 

MFQPLLDAYIESASIEKITSKSPPPLKIAVANWWGDEEVEEFKKNILYFILSQHYTITLHQNPNEPSDLVF 
GS PIGS ARKI LS YQNAKRVFYTGENES PNFNIjFDYAIGFDEWILE I VI . ECLYIMIDYTIKPRA. MTPLRL 
TNSNLTAFML . KNPPI ILKKTTPI YAQ . . TMRAIL . KEGLRVL . RATLTLLKGMLSMTL . IL . SQLLGEGA 
. KTL . AITLKTRASF . ANTNS ICVLKTHKAMAM . LKKSLTLTLAIPFLFIGGVLAWHKILTLRVL . MFVIL 
KI LMKRL I MCDTCTRTQTL I . TCFMKTL . TPLMGKLTFQNLSFKKILDFFKTILENDTIYHDNPFIFYRDL 
NEPLISIDDLRVNYDDLRVNYTDDLRVNYDDLRWYDDLRVNYDDLRVNYDDLRVNYD 

DLRVNYDDLRVNYERLLQNAS PLLELSQNTTFKI YRKAYQKSLPLLRAARKL I KKLGL . NWG . SNPLRYHR 
RRHLSKTSDISP . NKISRVFKLFSGLRDILIRIRYQAYRYRRPRGGAR 



